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In 2011, a new potyvirus (AE1101) was detected from Angelica edulis showing yellow vein and ring spot 
symptoms in Hokkaido. Sixteen out of 31 species in 6 families were infected by sap inoculation. In sap of 
Nicotiana benthamia , the dilution end-point was between 10-2 and 10-3, the thermal inactivation point (10 
min.) was around 56 ℃ and infectivity was retained for1-2 days at room temperature. Filamentous virus 
particles of about 720 ~ 760 nm in length were detected in crude sap of infected N. benthamia. This virus had 
single coat protein with 36kDa, and as a result of MALDI TOF MS analysis, a new peptide sequence was 
found. Complete genomic sequence was 9,791 nucleotides, pairwise comparisons show that 59 % identities 
to the closest related virus, Carrot thin leaf virus, shares at genomic sequence level, and these results indicate 
that AE1101is a new member of potyvirus. In 2006, a new potyvirus (AK0601) was detected by Miyata et al. 
from Angelica keiskei showing mosaic and ring spot symptoms in Tokyo (2011). Particle structure, stability 
in sap and pairwise comparisons in the putative protein sequence CP were very similar with AE1101. But 
serologically distinguished from AE1101, Bean yellow mosaic virus, Potato virus Y by investigation of double 
antibody sandwich-ELISA. Host range was relatively narrow and susceptibility in apiaceous species was 
different, pairwise comparisons in ORF was low score (nt : 69 %, aa : 67%). These results show that AE1101 
and AK0601 were two different new members of potyvirus, respectively. However, the similarity in 
virological characters of the two viruses isolated from different hosts in Hokkaido and Tokyo is interesting 
for investigating the origin of the viruses. 
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1．緒言 
Potyvirus 属は Potyvirus 科の植物ウイルスの中で最も大
きなグループを形成する . セリ科植物に感染する
Potyvirus は 13 種類が報告されており, Celery mosaic virus
（CeMV）や Carrot virus Y（CarVY）など, セルリーやニン
ジンなどのセリ科農作物へ大きな被害を与えるウイルス
や, Angelica virusY など, 隔離された地域の雑草から分離
されたウイルスなどが報告されている. 
2006 年に東京都で栽培されているアシタバ（Angelica 
keiskei ）から, 2011 年には北海道で採取したアマニュウ
（Angelica edulis ） から, 新種と考えられる Potyvirus が
分離され, 両者とも最も相同性の高いウイルスは Carrot 
thin leaf virus（CTLV）であった. 
本研究では, 異なる宿主・地域から分離された新種と考
えられる 2種のセリ科植物から分離された Potyvirus の諸
性質を明らかにする事を目的とした. 
 
2．材料及び方法 
[ 供試ウイルス ] 
・AE1101 株 : 2011 年に北海道然別湖で採取したアマニ
ュウから分離. ラインパターンや輪紋症状（図 1-1） 
・AK0601 株 : 2006 年に東京都八丈島で採取されたアシ
タバから分離. モザイクや輪紋症状（図 1-2） 
[ 実験手法 ] 
汁液接種による宿主範囲調査, 物理学的性質試験, ウイ
ルスの粒子精製, 電子顕微鏡観察, 抽出 RNA と外被タン
パク質の解析, 血清学的類縁性の調査, 全塩基配列の解
析, 系統解析等を行った. アブラムシ伝搬試験にはモモ
アカアブラムシ（Myzus persicae ）を供試した. 
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図 1．供試植物 
①アマニュウ(Angelica edulis ) ②アシタバ(Angelica keiskei )  
 3．結果 
3. 1 アマニュウウイルス（AE1101 株）について 
 これまでの研究 : ウイルス精製や粒子の形態, 塩基配
列の解読 (8, 041 bp) などから, CTLV と最も相同性の高
い新種の Potyvirus であると考えられている.  
a) 宿主範囲と病徴 
5 科 27 種の草本植物に汁液接種を行い, セリ科, ナス科
などを中心に 4 科 16 種に感染を確認, セルリーへのアブ
ラムシ伝搬も確認された. セルリーには輪紋やモザイク
症状, コリアンダーに萎縮やモザイク症状が見られた 
（図 2）.  
b) 物理学的性質試験 
本ウイルスの耐希釈性は 10-2, 耐熱性（10 分間）は 50
～54℃, 耐保存性（20℃）は～1 日であった. 
c) 核酸の解析 
ウイルス純化試料から抽出した RNA を電気泳動した
ところ、約 9,500 nt の一本のバンドが確認された.  
d) 外被タンパク質（CP）の解析 
ウイルス純化試料を用いて SDS-PAGE と CBB 染色を
行ったところ, 約 36 kDa の単一バンドが確認された. 
タンパク質を MALDI-TOFMS 解析したところ, 他の
Potyvirus とは合致せず, 検出されたペプチド配列は
AE1101 株の予想される配列と一致した.  
e) 塩基配列の解析 
これまでの研究により判明した塩基配列を基にプライ
マーを作製し, プライマーウォーキングにより全塩基配
列を決定した. 最も相同性の高い CTLV とのアミノ酸配
列の相同性が 59%, 塩基配列の相同性が 68%であり, 
Potyvirus 属の新種である条件を満たした. 
f) 血清学的類縁性調査 
今回新たに作成した AE1101 株抗血清を用いて、間接
ELISA および DAS ELISA 法により, 他の Potyvirus との
血清学的類縁性を調べたところ, AE1101 株, Potato virus 
Y, Bean yellow mosaic virus はそれぞれホモロガスな組み
合わせでのみ強い反応を示した. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
3. 2 アシタバウイルス（AK0601 株）について 
宮田らは, 長さ約 820～880 nm, 幅約 13 nm のひも状粒
子を観察し, Potyvirus 属共通プライマーにより増幅が確
認, CTLV と最も相同性の高い新種の Potyvirus であると
報告している（宮田ら, 2011）.  
a) 宿主範囲と病徴 
5 科 20 種の草本植物に汁液接種を行い, アカザ科, ナ
ス科を中心に 3 科 7 種に感染を確認, セリ科ではホワイ
トレースフラワーにモザイク症状が見られた.  
b) 物理学的性質試験 
本ウイルスの耐希釈性は 10-1~10-2, 耐熱性（10 分間）
は 48～50℃, 耐保存性（20℃）は~20 日であった. 
c) ウイルスの純化・電子顕微鏡（TEM）観察 
本ウイルス感染 Nicotiana benthamiana からウイルスの
純化を行った. 10-40%ショ糖密度勾配遠心では, 単一バ
ンドが確認された（図 3 左）. 純化試料を電子顕微鏡で
観察したところ, 不純物は少なく多量のひも状粒子が観
察された. 粒子長を計測したところ, 幅約 13 nm, 長さ約
700~730 nm であった（図 3 右）. 
d) CP の解析 
純化試料を用いて SDS-PAGE と CBB 染色を行ったと
ころ, 約 36 kDa の単一バンドが確認された. タンパク質
を MALDI-TOFMS 解析したところ, 他の Potyvirus とは
合致せず, 検出されたペプチド配列は AK0601 株の予想
される配列と一致した.  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
e) 遺伝子解析・系統解析 
ORF 領域の全塩基配列を決定した. 最も相同性の高い
CTLV とのアミノ酸配列の相同性が 60%, 塩基配列の相
同性が 68%であり, Potyvirus 属の新種である条件を満た
した. 全 ORF 領域のアミノ酸配列に基づき, 系統樹を作
製したところ, AE1101 株と同じクラスターを形成した
（図 4）. 
 
 
 
図 3. 10-40%ショ糖密度勾配遠心で確認された単一バ 
ンド (左) と, 観察されたひも状粒子（右） 
※Bar＝500 nm 
図 2．AE1101 株のセルリーへの病徴 
左: 輪紋症状（品種 : ミニホワイト） 
右: モザイク症状（品種 : 新コーネル） 
 
  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
4. 考察 
4. 1 AE1101 株について 
  AE1101 株は全塩基配列の解読の結果, CTLV と最も相
同性が高い新種の Potyvirus であると同定した. BYMV お
よび PVY との血清学的類縁性は低い. セリ科作物セルリ
ーに対して激しい輪紋症状やモザイク症状, コリアンダ
ーに激しいモザイクや萎凋症状を引き起こし, アブラム
シ伝搬も確認されていることから, 農業上の被害も考え
られる. 戻し接種にはいまだ成功していない. 
4. 2 AK0601 株について 
  AK0601 株は, N. benthamiana にモザイク症状, C. quinoa
に退緑斑点を引き起こすなど, 3 科 7 種への感染が確認さ
れた. 外被タンパク質の大きさは約 36 kDa であり, 他の
Potyvirus とは異なるペプチド配列が検出された. 全 ORF
領域の塩基配列を用いた BLAST検索の結果, 最も近縁で
あると考えられる CTLV との相同性は新種の分類基準を
満たした. また, 同じクラスターを形成する CTLV や
AE1101 株に比べて宿主範囲が狭いことから , 新種の
Potyvirus であると同定した. 今回 AK0601 特異的な抗血
清を作製し、ELISA 法を確立したことから, 現地圃場での
感染状況調査に利用可能となった. 
4. 3 AE1101 株と AK0601 株の比較について 
AE1101 株と AK0601 株は, 異なる地域に自生するセリ
科シシウド属の植物からそれぞれ分離された. 物理学的
性質や粒子の形態, 外被タンパク質の大きさは似ていた
が, 宿主範囲が大きく異なった. AE1101 株はセルリーな
どの多くのセリ科植物に感染が確認されたが, AK0601 株
では感染が確認されなかった. 塩基配列の解析では, 最
も近縁なウイルスは両ウイルスとも CTLV であったが, 
相同性は低かった（表 1）. AE1101 株と AK0601 株との相 
 
 
 
 
 
 
 
 
同性は塩基配列（nt）で 67%, アミノ酸配列（aa）で 70%
であった. 塩基配列では CTLV と同程度であったのに対
して, アミノ酸配列の相同性は高かったことから, シシ
ウド属に感染するウイルスに特異的なアミノ酸配列があ
るのかもしれない.似た様な性質を持つ 2 種類のウイルス
が, それぞれ地理的隔離された場所から分離されたこと
は, ウイルスの進化を考える上で興味深い.  
 
表 1. AE1101 と AK0601 の比較 
 
付録 
 東京都の薬用植物園や横浜市内の直売所で購入したセ
リ科植物 15 種のウイルス感染上葉調査を行った. 汁液
接種, 電子顕微鏡観察, RT-PCR, ELISA 検定などの結果 
アンミ・マユス(Ammi majus), イノンド (Anethum 
graveolens), ウイキョウ (Foeniculum vulgare), センキ
ュウ (Ligusticum striatum ), トウキ (Angelica acuti-
loba ), ノダケ (Angelica decursiva), ヒメウイキョウ 
(Carum carvi), ボウフウ (Saposhnikovia divaricata ), 
ミシマサイコ (Bupleurum scorzonerifolium), ミツバ 
(Cryptotaenia japonica), ヨロイグサ (Angelica da-
hurica) の 9 種から, Broad bean wilt virus-2 が分離さ
れた. これらの植物から BBWV-2 が分離されたのは本報
初報告である. 
 
 
特性 AE1101 株 AK0601 株 
自然宿主 アマニュウ アシタバ 
科・属 セリ科シシウド属 セリ科シシウド属 
分離地域 北海道・然別湖畔 東京都・神津島 
粒子長 720~760 nm 700~730 nm 
CP 約 36 kDa 約 36 kDa 
物理学的 
性質 
50~54℃, ~1 日 
10-2 
48~50℃, ~20 日 
10-1~-2 
宿主範囲 
うちセリ科 
4 科 16 種 
8 種 セルリーなど 
3 科 7 種 
1 種  
CTLV-Dc 
との相同性 
nt : 67% 
aa : 59% 
nt : 68% 
aa : 60% 
AE1101 株 
との相同性 
nt : 100% 
aa : 100% 
nt : 67% 
aa : 70% 
図 4. 全ORF領域のアミノ酸配列に基づく系統樹 
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